UPPSALA
UNIVERSITET

Genetisk variation inom kattraser

Tuull Larva

Independent Project in Biology
Sjalvstandigt arbete i biologi, 15 hp, varterminen 2016
Institutionen for biologisk grundutbildning, Uppsala universitet



Genetisk variation inom kattraser
Tuuli Larva Sjalvsténdig arbete i biologi 2016

Sammandrag

Tamkatter (Felis silvestris catus) ar populdra séllskapsdjur varav ca 10 % antas vara raskatter.
Raskattavel har pagatt bara i drygt 150 ar. Det framsta attributet man avlar for har varit
utseende, dock har katternas hélsa och temperament fatt okad betydelse bland bade
uppfodarna och dgarna. Avel handlar mestadels om genetik vare sig uppfodarna inser detta
eller inte. Genetisk variation behdvs for att behalla livsdugliga raser och saledes individer i
framtiden. Det har forskats en del pa bade genetisk variation inom kattraser samt inom sma
slutna populationer éver huvud taget. Denna uppsats sammanfattar forskningsléget kring detta
omrade. Den kommer ocksa att undersoka hur medvetet selektiv avel for minskad inavel har
paverkat inavelskoefficienter i en ras (burma) fore (grupp 1, ar 1995) och efter (grupp 2, ar
2010) da uppfodarna allméant borjade inse inavels faror. Det finns gentester pa marknaden for
vissa arftliga sjukdomar, samt andra egenskaper, som kan dras nytta av i raskattavel.
Anvandning av gentester for sjukdomsalleler innebar att man har battre mojlighet att bevara
och dven o6ka genetisk variation inom kattraser.

Inledning

Tamkatten, Felis silvestris catus, har lange varit ett populart husdjur. Fran borjan var det pa
grund av sin nyttiga jagarkaraktar men senare har den blivit aven ett uppskattat sallskapsdjur.
Det debatteras fortfarande nér den egentligen blev domesticerad. Dagens tamkatt anses ha
evolverat fran Felis silvestris lybica spp (Alhaddad et al. 2013, Menotti-Raymond et al.
2008). Domesticering antas ha sin borjan redan for ca 9500 ar sedan pa Cypern (Vigne et al.
2004) dar man hittat en katt begravd med en ménniska med tydlig hog social status. | Kina har
man hittat bevis pa kattens och manniskan samlevnad for ca 5300 ar sedan (Hu et al. 2014),
dock verkar det vara fraga om en annan Felis s. underart. | antika Egypten (Van Neer et al.
2014) finns spar av manniskans och kattens samlevnad for ca 3900 ar sedan. Enligt Lipinski
med fleras (2008) molekylara studier har tamkatten tagit sig tidigt fran Mellandstern till
Sydostasien men hur lange sedan det hande &r oklart. Antagligen har katten tagit sig till
Sydostasien med manniskan, men det ar mojligt att den sedan korsats med lokala sma
kattarter. Det som forde katten ihop med manniskan ar dock klart: sma gnagare som glufsade
spannmalet manniskan lagrade (Hu et al. 2014, Van Neer et al. 2014, Vigne et al. 2004).
Samlevnaden gynnade bade katten och ménniskan men eftersom det fortfarande idag finns
kattpopulationer som lever utan mansklig kontakt kallar Montague med flera (2014)
tamkatten semidomesticerad. Vilda tamkattpopulationer ar inte isolerade fran vildkatter (Felis
silvestris silvestris) och dessa korsas med en lag frekvens i det vilda (Driscoll et al. 2007,
Montague et al. 2014, Witzenberger och Hochkirch 2014).

Raskattavel anses ha borjat pa 1800-talet och dess kriterier har till storsta del varit estetiska
(Alhaddad et al. 2013). Av Sveriges drygt 1,1 miljoner sallskapskatter har bara 8,7 %
stamtavla (Jordbruksverket 2013), vilket paminner oss om att raskattavel fortfarande &r en
liten del av ménniskans samlevnad med katt. Idag finns ca 45 valetablerade kattraser
(Kurushima et al. 2013) samt en stor mangd mindre etablerade kattraser. Raskattavel
forekommer runt hela vérlden, dock &r det tydligt forknippad till valfard och férekommer inte
i varldens allra fattigaste omraden. Olika raser ar olika populara samt har ofta olika struktur i
olika lander eller delar av varlden. Dock forekommer det relativt aktivt utbyte av
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avelsmaterial mellan olika lander och varldsdelar. Utbyte av avelsmaterial paverkas dock
starkt av landernas inforselregler. Det innebér att det finns vissa mer isolerade, och da ofta
aven mer inavlade, raskattpopulationer som t.ex. i Australien.

Alhaddad med flera (2013) skiljer pa fyra olika ursprung for raskattavel. Det kan handla om
en naturlig population med en viss morfologisk sarprégel, som t.ex. palsens langd eller
teckning eller avsaknad av svans. Det kan vara en ny enstaka mutation som man vill avla fram
pa flera katter, som t.ex. en lockig pals eller fram- eller bakat vinklade éron. Inte sa sallan
blandas, mer eller mindre avsiktligt, etablerade raser med varandra for att bilda nya raser.
Ibland kan man dven avla tamkatt med en annan till storlek mindre vildkattart.

| denna uppsats kommer jag att ta upp studier gjorda om genetisk variation i sma, slutna
populationer utsatta for selektiv avel: kattraser. Studier gjorda pa andra sma, slutna
populationer sasom hundraser ar direkt jamforbara med kattraser i manga
populationsgenetiska avseenden och darfor namns nagra sadana ocksa i uppsatsen. Jag
kommer dven att presentera en liten stamtavleanalys pa rasen burma. Rasen burma valdes ut
for att den har palitlig och latt tillganglig stamtavledata. | studien undersoker jag om det finns
skillnad i inavelskoefficienter mellan da uppfédarna annu inte hade insett hur skadligt inaveln
ar (ar 1995, kallad grupp 1) och da uppfédarna hade borjat ta till sig informationen att inavel
ar skadligt for rasen (ar 2010, kallad grupp 2). Mina resultat kommer att diskuteras i relation
till publicerade studier. Jag kommer aven att resonera kring hur raskattavel genomfors da man
vill 6ka eller atminstone bevara genetisk variation inom raserna.

Grunden till forandring

Genetisk variation behovs for att populationen ska kunna anpassa sig till en fordndrad
omgivning, vilket omfattar d&ven motstandskraft mot infektionssjukdomar (Frankham et al.
2009, Lyons 2015). ’[Det] &r ramaterialet naturlig selektion jobbar pa for att skapa
anpassningsbar evolutiondr forindring” (Frankham et al. 2009) — eller ramaterialet
uppfodarna jobbar pa for att skapa forandring i katterna. Genetisk variation behovs aven for
att senare i rasens utveckling ha mojlighet att vélja bort eller valja for egenskaper som inte
spelar en storre roll i nuldget. T.ex. om det kommer en ny sjukdomsmutation har man battre
mojlighet att avla bort den om det finns stérre genetisk variation inom rasen. (Frankham et al.
2009, Wellmann och Pfeiffer 2009). Genetisk variation kan uppskattas med bade
stamtavleanalys (t.ex. inavelskoefficienter samt effektiva populationsstorlekar) och molekylé&r
analys. I molekyl&r analys kan man anvinda tekniker sdsom mikrosatelliter, SNPs ("’single
nucleotide polymorphism”) och DNA-sekvensering for att titta pa en mangd olika saker
sasom antal alleler per locus, verklig (observerad) och forvantad heterozygositet eller
genkoppling (“linkage disequilibrium” eller LD) (Frankham et al. 2009).

Genom en stamtavleanalys kan man berékna t.ex. inavelskoefficient som &r ett matt pa hur
stor sannolikhet det &r for tva alleler i ett locus vara identiska med en gemensam forfader. Det
kan variera mellan noll och ett och anges ofta i procent. Genomsnittlig heterozygositet, i
fortsattningen kallad bara heterozygositet, dr ett matt pa hur stor del av populationens
individer som &r heterozygota for ett locus. Man raknar ut heterozygositet for flera loci och
anvander det genomsnittliga vardet. Vardena ges ocksa har mellan noll och ett. Om
heterozygositet ar noll, skulle det betyda att alla individer i populationen ar homozygota for
alla loci som man tittat pa och att det antagligen inte fanns nagon genetisk variation som helst
i populationen. | molekylara studier anvander man loci sdsom mikrosatelliter, som ligger i
DNALs introner, alltsa icke kodande regioner, som saledes inte &r under selektion. Observerad
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heterozygositet ar den utrdknade heterozygositetet och férvéntad heterozygositet ar ett
statistiskt matt som anvands for stora, slumpvist parande populationer. Eftersom kattraser &r
sma, slutna, selektivt avlade populationer har jag valt att ta upp de observerade
heterozygositetsvardena. Ett annat attribut for genetisk variation &r antalet alleler per locus.
Fler alleler per locus beréattar om en storre genetisk variation. Genkoppling beréttar hur
allelerna i olika loci ar kopplade till varandra. Det anges i kilobaser och en storre stracka visar
pa en mindre genetisk variation (Frankham et al. 2009, Alhaddad et al. 2013).

De flesta kattraser ar sma populationer. Det i sig forsvarar bevarandet av genetisk variation
eftersom sma populationer brukar ha storre inavelskoefficienter an stora populationer (Boakes
et al. 2007). Genetisk drift far da storre inflytande. En mindre genetisk variation orsakar
minskad heterozygositet och dkad inavel. Det i sin tur kan 6ka speciellt recessivt arftliga
sjukdomarnas mangd och frekvens (Frankham et al. 2009, Leroy och Baumung 2011).

Leroy och Baumung (2011) undersokte tio hundraser for effekter av tre olika parningssatt och
hur de paverkade spridning av arftliga sjukdomar. Undersokta parningsséatt var matador-avel,
linjeavel (mattlig inavel) och inavel (stark inavel). Enligt dem var den storsta orsaken till
arftliga sjukdomars spridning 6veranvanda hanar, alltsa matador-avel ocksa kallad populara
fader. Det innebdr att enstaka hanar far valdigt mycket avkomma. Wellmann och Pfeiffer
(2009) betonar att ifall ”populdra fader” sjdlva inte ar inavlade, kommer deras negativa
paverkan pa genetisk variation inom rasen kanske inte bli lika stor som ifall de &r véldigt
inavlade. Om inaveln blir for hog och det blir fler recessiva sjukdomar bérjar populationen
visa tecken om inavelsdepression som Vvérst drabbar stressade djur (Boakes et al. 2007,
Wellmann & Pfeiffer 2009). Gransen till detta &r ungefar vid inavelskoefficienten 25 %, men
det finns skillnader i populationernas férmaga att tala inavel (Frankham et al. 2009). Leroy
med flera (2014) ser ocksa att matador-avel minskar genetisk variation samt leder till
inavelsdepression. Boakes med flera (2007) visar att inavel har en negativ paverkan pa
livsduglighet samt varnar speciellt mot att avla pa inavlade modrar. Speciellt de nyfoddas
fortlevnad paverkas av inavelsdepression. Boakes med flera paminner énda om att
inavelsstudier ofta baseras pa nyfoddas levnadsduglighet vilket inte &r alltid starkaste mattet
for uttryck av inavelsdepression.

Ibland &r uttrycket sjukt

Arftliga sjukdomar férekommer pa alla djur, dven pa huskatter fast denna uppsats fokuserar
pa raskatter. Enligt Leroy med flera (2014) kanner man till 6ver 250 arftliga sjukdomar pa
katt. Ibland anses dessa ha sitt ursprung i en och samma population, t.ex. en ras (Frankham et
al. 2009). Ett exempel pa detta &r plattbrost (forsjunken brostkorg, FCKS pa engelska) hos
burma och raser man anvant burma i (Sturgess et al. 1997); ett annat &r polycystisk
njursjukdom (PKD) pa perser och raser man anvant perser i (Lyons et al. 2004, Volta et al.
2010). Vissa raser kan ha en storre risk for en viss sjukdom som normalt inte anses som direkt
arftligt, t.ex. diabetes mellitus pa burma. Burma av engelska och australiensiska linjer har fyra
ganger storre risk att insjukna i kattdiabetes an andra katter (O’Leary et al. 2013). En sjukdom
kan orsakas av olika gener i olika raser eller till och med av olika gener i en och samma ras.
Som exempel finns hjartsjukdom HCM pa ragdoll och maine coon med flera (Longeri et al.
2013) samt neurologiska sjukdomarna GM2 pa burma samt GM1 och GM2 pa korat
(Bradbury et al. 2009, Martin et al. 2004). Gunn-Moore med flera (2008) paminner om att
information om rasernas hélsa inte alltid &r helt jamférbart mellan raserna. Orsaken till detta
ar olikheten i mangden information: det man studerat mera, vet man mera om och vice versa.

! Huskatter ar katter utan stamtavla. De &r ofta bondkatter men de kan ha raskattslaktingar.
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Gentester for arftliga sjukdomar hjélper uppfodare undvika att para ihop tva
sjukdomsanlagsbarare. Med tiden &r det saledes mojligt att bli av med recessiva sjukdomar
utan att minska den genetiska variationen i rasen. Innan gentester kom pa marknaden var det
enda séttet att hindra flera insjuknande individer att man inte parade ihop kénda eller
misstankta barare av sjukdomsanlag. Det ar fortfarande sa angaende sjukdomar som inte kan
gentestas. Praxis har berott pa hur mycket sjukdomen paverkar kattens (eller &gares) liv. Detta
betydde att en stor del av anlagsbérarens slakt togs bort fran avel. Det minskade avelshasen
ibland sa betydligt att populationen hamnade i en genetisk flaskhals. Da 6kade sannolikheten
for avkomman att bli mer paverkade av dven andra arftliga sjukdomar, vilket i sig 6kade
behovet av att aktivt motarbeta skador av inaveln (Frankham et al. 2009, Wellmann &
Pfeiffer 2009). For att bli av med skadliga anlag rader Wellmann och Pfeiffer (2009) linjeavel
(en mattlig inavel) med stark selektion for fertilitet och livskraft — i alla fall da de recessiva
alleler som man vill avla bort har Iag frekvens och man samtidigt sakerstaller genetisk
variation. Detta for att linjeavel enligt dem minskar genetisk drift. Men, om de recessiva
allelerna som vill véljas bort har en Iag frekvens, marker man antagligen inte att det handlar
om en arftlig sjukdom. Da de recessiva allelerna har en sa hog frekvens att man inser att
sjukdomen ifraga ar arftligt, ar det antagligen omajligt att sékerstalla genetisk variation
medan man linjeavlar pa grund av orsaker jag namnt ovan angaende praxis for recessiva
sjukdomar som det inte finns en gentest for. Wellmann och Pfeiffer (2009) ar anda av asikt att
under andra forhallanden, t.ex. nar frekvensen av skadliga recessiva alleler ar hog, ar utavel
battre for att bevara genetisk variation. De definierar utavel som parning mellan individer som
ar mindre nara beslaktade an om tva slumpvist valda individer. Tyvarr hjalper informationen
foga om man inte kanner till att sjukdomen ifraga ar recessivt arftligt. Jag gar lite mer in pa
Wellmann och Pfeiffers (2009) studie i diskussionen.

For narvarande finns genetiska tester for elva olika arftliga sjukdomar pa katter kommersiellt
tillgdngliga. Man har aven hittat andra sjukdomsalstrande gener man kan testa for, men dessa
ar mer ovanliga och endast tillgangliga hos enskilda forskargrupper. Det finns dven gentester
for flera andra mutationer &n sjukdomar, sasom pélslangd, -typ, -farg och blodgrupp (Lyons
2015). Egentligen ndmner Lyons (2015) blodgruppering bland gentester for arftliga
sjukdomar. Hon séger daven sjélv att fast foraldrarnas blodgruppsopasslighet kan orsaka
sjukdom (neonatal isoerytrolys) i nyfédda kattungar, &r en blodgrupp i sig ingen sjukdom.
Dérfor har jag 1amnat bort detta och ndmnt bara elva (istéllet for tolv) sjukdomar man kan
testa molekylargenetiskt. De flesta uppfodare som dar intresserade av kattens hélsa anvénder
tillgangliga gentester. Eftersom sjukdomsgentesterna ar rasgruppsspecifika ar de dock inte till
nytta inom alla raser. Med resterande arftliga sjukdomar maste man fortfarande minska den
genetiska variationen inom rasen genom att ibland ta bort flera misstankta
sjukdomsanlagsbarare fran avel. | den storsta takorganisationen i Europa (Federation
Internationale Féline, FIFé) kréavs fordldrarnas gentestresultat for vissa raser for att kunna
registrera avkomma.

Genetisk variation inom kattraser

De flesta kattraser ar genetiskt ganska skilda fran varandra. De genetiska skillnaderna har ett
samband med rasernas alder och geografisk ursprung (Lipinski et al. 2008, Menotti-Raymond
et al. 2008). Lipinski med flera (2008) gjorde en stor molekylargenetisk studie for att se hur
katterna med olika ursprung skiljer sig fran varandra. De fann att genetisk variation i
tamkatten som helhet var stor. De mest etablerade genetiska klustren var
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europeisk/amerikanska, Medelhavsomradets, asiatiska och afrikanska. De asiatiska katterna
verkade ha skiljt ut sig tidigast samt varit isolerade langst. De olika asiatiska populationerna
har dven varit isolerade lange fran varandra. | deras studie 2008 ingick 22 olika raser, 17
huskattpopulationer runt varlden samt vildkattpopulationerna Felis silvestris caffra, F. s.
tristam och F. s. silvestris. Inavelsgrad, observerad och férvantad heterozygositet, det
forvantade antalet alleler samt antal alleler per locus undersoktes for alla dessa populationer.
Analysen for raskatterna visade att egyptisk mau har hogst genomsnittlig inavelsgrad (23 %),
burma det andra hogsta (22 %) medan perser tar tredje platsen med 19 % (Tabell 1). Resten
av raserna hade som mest 13 % och som minst 0,2 % (korat) medan den genomsnittliga
inavelsgraden for alla raser var 12 %. Korat ar en liten ras dar uppfodarna tidigt har behdvt
bdrja samarbeta mot inavels skador. | den har studien verkar det som de har lyckats valdigt
bra med det. Inavelsgrad (Fis) &r inte samma som inavelskoefficient (F), men de tolkas pa
samma satt att ju storre tal, desto storre inavel. Vidare i denna studie hade burma och
singapura de lagsta heterozygositetsvarden med 0,40 respektive 0,34. Sokoke och havana
brown hade bada 0,41 medan sibirisk katt hade det hogsta heterozygositetsvardet (0,69). Det
genomsnittliga antalet alleler per locus visade ocksa skillnader i rasernas genetiska variation:
singapura och sokoke hade bada bara 2,82 alleler per locus. Havana brown hade 3,03 alleler
per locus medan burma (4,44) och helig birma (3,82) hamnade lite langre bort fran de allra
lagsta varden. Maine coon (6,00) och sibirisk katt (6,65) hade flest antal alleler per locus. Det
genomsnittliga antalet for alla raser var 4,71. Huskattpopulationer hade mer genetisk variation
an raskatterna bade sett pa genomsnittliga inavelsgraden (9 %), heterozygositetsvardet (0,65)
och speciellt antalet alleler per locus (7,48) da man undersokte alla huskattpopulationerna i
studien. Det fanns mer variation inom bade inavelsgraderna och heterozygositetsvarden
mellan raskattpopulationer an mellan huskattpopulationer.

Orsaker till huskattpopulationernas stdrre genetisk variation ar enligt Lipinski med flera
(2008) att det inte finns urval orsakad av manniskan, katterna kan migrera samt att de finns i
storre populationer &n raskatterna. Som jamforelse berattades i samma studie att genetisk
variation inom populationen, raknad med varianskomponent, var &nda mindre &n manniskans
(86 % jamfort med 93-95 %). Samma vérde for raskatter var i snitt 61 %.

| en tidigare studie av Lipinski med flera (2007) analyserades 15 kattpopulationer. Av dessa
var sju olika huskattpopulationer (som alltsa inte var avsiktligt avlade) och atta olika
raskattpopulationer. De resultat man kan jamféra mellan denna studie och deras studie fran
2008 &r observerad snittheterozygositet och antal alleler per lokus (Tabell 2). Den lagsta
observerade snittheterozygositeten (0,36) hade burma och helig birma. Den hogsta
observerade snittheterozygositeten (0,69) hade sibirisk katt (Tabell 1). | genomsnitt hade
raskatterna 0,45 och huskatterna 0,59 i heterozygositetsgrad och i genomsnitt hade raskatterna
4,3 och huskatterna 6,5 alleler per locus (Tabell 2).

Lipinski med fleras studier (2007 och 2008) gav delvis varierande resultat for olika raser. Det
beror antagligen & ena sidan pa att de anvant olika populationer i dessa tva olika studier och a
andra sidan pa att studiet fran 2008 anvéande dubbelt sa manga (38) mikrosatelliter som
markdérer jamfort med studien fran 2007. Aven mangden analyserade Katter var betydligt
storre i den senare studien. Forhoppningsvis blir det fler molekylargenetiska studier som
undersoker genetisk variation inom kattpopulationer for att vidare kunna utveckla hur bra
molekyléra studier representerar berédknade inavelsgrader med de olika molekylargenetiska
matningsmetoderna. Man vill ju garna ocksa se ifall &ndrade avelstrategier kan paverka
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resultat.

Tabell 1. Jamforelse av olika studier av genetisk varation i katt.

F = genomsnittliga totala inavelskoefficienten. * betecknar en stamtavleanalys som inte réknats &nda till
stamkatter. Fis = inavelskoefficienten da individen jamfors med sin subpopulation, i detta fall dess ras. Ju mer
positiv vérde, desto hogre ar inavelsgraden. Obs. H = observerad heterozygositetsgrad. 1= Leroy med flera
2014. 2 = Mucha med flera 2010. 3 = Lipinski med flera 2008. 4 = Lipinski med flera 2007. 5 =
Genkopplings-distans (kb) Alhaddad med flera 2013. D& genkopplingsvarden for ett ras ar separerade med ett
snedstreck, &r det forsta vardet for populationen i USA och det andra vardet populationen utanfér USA. Gjord
efter Alhaddad et al. 2013, Leroy et al. 2014, Lipinski et al. 2007, Lipinski et al. 2008 och Mucha et al. 2010.

F* F* Fis Obs. Obs.  Alleler/  (kb)
Ras / population H H locus

1 2 3 3 4 3 5
Abessinier 0,0271 0,13 0,45 0,42 4,29 96
Am. korthar 0,09 0,57 4,59
Bengal 0,0283
Brittisk korthar 0,038 0,11 0,56 5,82
Brittisk korthar + 0,026
besléaktade raser
Burma (US) 380
Burma utanfor US 249
Burma ospeciferat 0,22 0,40 0,36 4,44
Chartreux 0,0441 0,08 0,57 4,62 66
Cornish rex 63
Devon rex 0,0429
Egyptisk mau 0,23 0,49 4,56 87
Exotic 0,12 0,55 5,91
Exotic och perser 0,0325 0,03
ihop
Havana brown 0,13 0,41 0,42 3,03
Helig birma 0,0293 0,10 0,43 0,36 3,82 186
Japansk bobtail 0,12 0,60 5,97 37
Korat 0,02 0,56 4,44 75/101
Maine coon 0,0198 0,017 0,13 0,58 0,44 6,00 154
Manx 25
Norsk skogkatt 0,038 0,13 0,61 4,82 68
Ocicat 148
Perser 0,19 0,551 0,49 5,68 74
Russian blue 0,036 0,09 0,46 3,79 43
Siames 0,10 0,47 0,41 4,06 230
Sibirisk katt 0,033 0,056 0,69 0,69 6,65 17
Singapura 0,12 0,34 2,82
Sokoke 0,07 0,41 2,82
Sphynx 0,10 0,58 5,59
Turkisk angora 0,15 0,56 521 29
Turkisk van 0,18 0,49 4,62 44/67




Tabell 2. Molekylara studiers genomsnittliga resultat mellan raskatter, huskatter och vildkatter. Olika
populationer av raskatter och huskatter studerades i olika studier. EB = ej bestdmt. Fis =
inavelskoefficienten da individen jamfors med sin subpopulation, i detta fall dess ras. Ju mer positiv
vérde, desto hdgre &r inavelsgraden.

Fis Obs. H Obs. H Alleler/locus  Alleler/locus

Lipinski et al.  Lipinski Lipinski et Lipinskietal. Lipinski et al.
Population 2008 et al. 2007 al. 2008 2007 2008
Raskatter 0,12 0,45 0,51 4,3 4,71
Huskatter 0,09 0,59 0,65 6,5 7,48
Vildkatter 0,29 EB 0,53 EB 4,80

Alhaddad med flera (2013) jamforde genkoppling inom olika raser som en indikator for
inavel. Den kortaste genkopplingen har sibirisk katt (17 kb) och den langsta amerikansk
burma (380 kb) (Tabell 1). Det &r ként att stor effektiv populationsstorlek forkortar
genkoppling.

Leroy med flera (2014) gjorde en stamtavleanalys pa atta olika raser (bengal, helig birma,
chartreux, devon rex och maine coon) eller rasgrupper fodda mellan 2008 och 2010.
Rasgrupperna var abessinier och somali, perser och exotic samt brittisk korthar, brittisk
langhar, selkirk rex, scottish fold och higland fold. Rasgrupperna &r raser som &r nara
besléktade med varandra och inom vissa organisationer kan korsas med varandra.
Stamtavleanalysen baserades pa Livre Officiel des Origines Francaises:s databas och data var
fran och med ar 1980. I denna studie beraknades den hdgsta genomsnittliga
inavelskoefficienten (4,41 %) for chartreux och den lagsta genomsnittliga (2,19 %) till bengal.

Mucha med flera (2010) gjorde en stamtavleanalys pa fem raser (brittisk korthar, maine coon,
norsk skogkatt, russian blue och sibirisk katt) och en rasgrupp (perser och exotic) fodda ar
2004. Stamtavleanalysen baserades pa The Association of Purebred Cat Breeders in Polands
databas och data var fran och med ar 1979. Den hdgsta genomsnittliga inavelskoefficienten
hade enligt forfattarna brittisk korthar och norsk skogkatt (bada 3,8 %) och den lagsta maine
coon (1,7 %). De andra rasernas berdknade genomsnittliga inavelskoefficienter var mellan 3
% och 3,6 %. Jag kommer diskutera bade Mucha med fleras (2010) och Leroy med fleras
(2014) stamtavlestudier samt deras resultat i diskussionen eftersom de bada antar att
stamkatterna i deras analyser inte ar slakt med varandra och har darfor fatt otroligt laga varden
for inavelskoefficienterna.

Metod

For studien har jag anvant data fran PawPeds databas (http://pawpeds.com, hamtad
23.2.2015). PawPeds garanterar inte datas riktighet, men alla finskfoddda burmorna ar iforda i
databasen (Tiina Rasénen, personlig kommunikation).

Inavelskoefficienterna sammanstalldes for fyra, sex, atta och tio generationer samt totala for
burmor fédda i Finland. Grupp 1 utgjordes av katter fodda efter 31.12.1994 och innan
1.1.1996. Grupp 2 utgjordes av katter fodda efter 31.12.2009 och innan 1.1.2011. Fran var
grupp valdes 20 katter genom lottning enligt féljande schema:

10 forsta kull i alfabetiska listan

5 forsta kull fran bokstav L


http://pawpeds.com/

5 forsta kull fran bokstav P

Bara katter med atta fullstandiga generationer anvandes. Om en lottad katt inte hade det, togs
nésta katt i alfabetiska listan. Om en lottad katt hade samma mor- och farforaldrar som en
tidigare utvald katt, togs nésta katt i alfabetisk ordning

Statistisk analys gjordes med Microsoft Excel. Medelvarden £ medelfel (SEM) raknades.
Tvavags-ANOVA gjordes for att testa om det fanns en statistisk skillnad mellan grupperna
och generationer. Tukeys t-test gjordes for den parvisa jamfoérelsen mellan grupp 1 och grupp
2. For att undersoka skillnaden mellan totala inavelskoefficienterna gjordes envags-ANOVA.
En parvis jamfdrelse mellan totala inavelskoefficienterna gjordes med Students t-test.
Korrelationsanalys mellan inavel och andel kdnda stamkatter gjordes for att se om brist pa
information ar orsak till 1agre inavelskoefficienter i grupp 2 jamfort med grupp 1.

Resultat

Det har skett en negativ forandring i inavelskoefficienter inom rasen burma mellan aren 1995
och 2010 (Figur 1). Den genomsnittliga inavelskoefficienten var 29,1 % hos katter fodda ar
1995 och 28,4 % pa katter fodda ar 2010. Genomsnittliga inavelskoefficienten &r signifikant
hogre (p=0,002) for katter fodda 1995 (grupp 1) jamfort med katter fédda 2010 (grupp 2).

30.0 4
B Grupp 1 (fédda 1995)

29.5 - i Grupp 2 (fodda 2010)

Total inavelskoefficient (%)
N
[o0]
(6]

27.0 -

Figur 1. Skillnader i total inavelskoefficient i finskfodda burmor ar 1995 (grupp 1, bld) och 2010 (grupp 2, réd).
Data presenteras som medelvérden + medelfel (SEM). ANOVA p=0,0020 Students t-test o= 0,050, t= 2,02439.
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Figur 2. Inavelskoefficienterna pa finskfodda burmor &r 1995 (grupp 1, bl&) och ar 2010 (grupp 2, rod) i fyra,
sex, atta och tio generationer. Data presenteras som medelvarden + medelfel (SEM).

De genomsnittliga inavelskoefficienterna for grupp 1 var betydligt hogre &n for grupp 2
(Figur 2). Tvavags-ANOVA gav p< 0,0001* for interaktionen mellan grupp och generation,
samt p=0,1138 for grupp*generationerna. Det finns signifikant skillnad i inavelskoefficienter
mellan grupperna 1 och 2. Tukey’s t-test (Tabell 3) visar att pa fyra generationer finns ingen
skillnad i inavelsgrad mellan grupperna. Pa sex generationer, atta och tio generationer finns
en signifikant skillnad mellan grupperna 1 och 2.

Baserad pa stamtavleanalysen har inavel minskat i rasen burma mellan éren 1995 och 2010.

Tabell 3. Resultat pa Tukey’s t-test fér undersdkning av signifikant skillnad for inavelskoefficienterna per
generation. Nar bokstaverna skiljer sig, betyder det att vardena ar signifikant skilda.

Antal generationer  Grupp Medelvarde med minsta kvadrat -metoden
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0,892626
0,737211
0,205319
-0,155472

0 wWww
OO0
vl whwaw

mm

A

oOOEDMDO®
MDNONN R R
m




100 -

X
§ 99 -
S 98 -
€ R?=0.3515
©
n 97 -
E
o 96 -
}3 ¢ Grupp 2 (fédda 2010)
] S ® Grupp 1 (fédda 1995)
g 94 -
ks
< 93 - ° R?=0.6468
e
<L 92 T T T 1
0 10 20 30 40

Totala inavelskoefficienten (%)

Figur 3. Andel katter sparade till stamkatterna i stamtavlan paverkar direkt den totala
inavelskoefficienten. Grupp 1 (rod) och grupp 2 (bla) har olika korrelationskoefficienter.

For katter fodda 2010 (grupp 2) finns en positiv korrelation (R? = 0,6468) mellan andel katter
i stamtavlan som &r sparade till stamkatterna och hur stor den totala inavelskoefficienten &r
(Figur 3). Da grupperna slogs ihop, blev korrelationskoefficienten R2 = 0,4094 (Figur 4).

En signifikant skillnad kunde pavisas mellan andel katter som inte kunde sparas till stamkatter
och den totala inavelskoefficienten.

100 -
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Figur 4. Andel katter sparade till stamkatterna i stamtavlan paverkar direkt den totala inavelskoefficienten.
Grupperna 1 och 2 r satt ihop till en grupp.

Diskussion
| sma populationer ar det omojligt att helt undvika inavel. Ju stérre populationen ar, desto
langsammare stiger inaveln (Frankham et al. 2009). Eftersom perser kanske &r den storsta
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raskattpopulationen, ar det nagot Gverraskande att Lipinski med flera (2008) finner att rasen
hade den tredje hogsta inavelsgraden av alla molekylaranalyserade kattraser. Det skulle vara
intressant att ta en narmare titt pa det har — ar uppfodarnas beslut for stark inavel orsaken till
detta eller &r &ven den storsta raskattpopulationen att betraktas som en liten population?
Gunn-Moore med flera (2008) citerar Sparkes med flera (2006) om att hos perser i UK dog 25
% av kattungarna innan atta veckors alder. Gunn-Moore med flera tolkar detta som ett resultat
av inavel fast ingen enskild gen ar orsaken. D& kan det bara antas att de menar att orsaken ar
generell inavelsdepression.

Tillsammans med det andra lagsta vardet for heterozygositet, andra hogsta vardet for
inavelsgrad samt den langsta genkopplingen skulle man kunna dra slutsatsen att burma &r den
mest inavlade rasen (Lipinski et al. 2008, Alhaddad et al. 2013). De totala
inavelskoefficienterna (Figur 1) pavisar inte direkt ndgon motsats. Bara Alhaddad med fleras
(2013) studie skiljde pa sa kallade amerikansk och europeisk burma. Dessa avlades néstan
helt skilda i ungefar tre decennier (fran borjan av 1980-talet till borjan av 2010-talet) men
enligt studier jag tagit upp har dessa populationer inte blivit genetiskt skilda fran varandra
under denna evolutionart sett véldigt korta tiden. Det &r intressant att relativt nya raser sasom
singapura och sokoke visar sa pass hog grad av inavel (Lipinski et al. 2008). Har inte
informationen om inavels faror natt uppfodarna eller ligger problemet till storre del i hur
dessa raser har tillkommit? | skapning av singapura anvandes mycket burma, som redan var
en inavlad ras. Enligt Lipinski med flera (2008) kan faktiskt singapura inte skiljas genetiskt
fran burma da man jamfor alla raser med varandra. Om man jamfor bara singapura med
burma ses de som skilda raser. Singapuras hogsta Fis-varden i samma studie ar enligt
forskarna resultat av den intensivaste inaveln som manniskan sett i kattraser. Sokoke kommer
fran Kenya och &r baserat enbart pa katter importerade darifran. Kanske har man inte
importerat tillrackligt manga an. Det ar ocksa mojligt att sokoke i Kenya ar rétt inavlade fran
borjan. Sokoke har inte blivit sa popular i Europa, det for sin del antagligen haller rasen liten
till storlek och darmed &r det svarare att undvika inavel och 6ka genetisk variation inom rasen.
Havana brown ar en fargvariant i siames/oriental-gruppen som ar sin egen ras i delar av
varlden men en fargvariant av orientalisk korthar i andra delar av vérlden. Utparning med
andra katter i siames/oriental-gruppen ar mojlig utan att paverka typen av utseendet pa katten.
Med varden som Lipinski med flera (2008) presenterat om rasen finns det en stor anledning
till sddana utparningar om man vill behalla rasen i langden.

Alla studier inom omradet pekar pa att sibirisk katt ar rasen med mest genetisk variation
(Alhaddad et al. 2013, Lipinski et al. 2007, 2008, Mucha et al. 2010). Rasen hade ungefar
samma heterozygositetsvarde som huskattpopulationerna: 0,69 jamfért med 0,54-0,70. Rasen
ar relativt ny och har sitt ursprung i en stor mangd langhariga bondkatter fran fore detta
Sovjetlanderna. Tiden kommer att utvisa ifall rasen kan bade halla den genetiska variationen
den har nu. 1 alla fall finns det valdigt goda forutséattningar for det. Eftersom rasen ar ganska
populdr &r risken liten att populationen kommer att minska i antal.

Leroy med flera (2014) och Mucha med flera (2010) gjorde var for sig en stamtavleanalys for
att rakna ut inavelskoefficienter for olika raser (Tabell 1). Leroy med flera anvénde franska
kattfoérbundet Livre Officiel des Origines Francaises (LOOF) stamtavledatabas och Mucha
med flera polska The Association of Purebred Cat Breeders in Polands stamtavledatabas.
Stamtavlorna rackte som mest fran aren 1980 (Leroy et al. 2014) och 1979 framat (Mucha et
al. 2010), alltsa fran da dessa stamtavledatabaser grundades. Orsaken till deras forvanansvart
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laga resultat for inavelskoefficienter ar att de har antagit att alla katterna fran 1980 respektive
1979 &r obesléktade. Detta galler logiskt dven senare importerade katter: man antagligen har
lagt fyra generationer bakom dem i databasen som seden ar. Alla katter i stamtavlan som inte
har foréldrar i databasen anses vara helt obeslaktade med resten av katterna. Det stammer inte
med verkligheten eftersom kattraserna har sitt ursprung i en population. Eftersom forskarna
inte har specificerat pa hur manga generationer inavelskoefficienterna ar beraknade pa, antar
jag att de raknat ut den genomsnittliga totala inavelskoefficienten per ras. Dessa varden ar
alldeles for laga om man jamfor med informationen pa PawPeds stamtavledatabas
(http://pawpeds.com). Visst, PawPeds garanterar inte stamtavlornas riktighet, men da skulle
inavelskoefficienterna vara lagre an i verkligheten, inte hogre. De skulle vara lagre pa
PawPeds an i verkligheten eftersom de ar laga pa grund av att det inte finns tillrackligt med
data. Ju mer data, desto hogre inavelskoefficienter (Figurerna 4 och 5). Ju mindre data, desto
lagre inavelskoefficienter. Det ar véldigt svart att hitta pa flera generationer bakom en
imaginar katt utan att nagon skulle marka det. De som har hand om att lagga till katter i
databasen har bra forstaelse och kannedom for linjerna i sin ras och det &r flera andra
entusiaster per ras som foljer tillagg till databasen. For att generera hogre inavelskoefficienter
till katter i databasen kravs en systematisk forfalskning som maste paga i flera ar och det
skulle behdva omfatta hundratals katter for att ha nagon storre effekt pa siffrorna. Peer-review
pa PawPeds-stamtavledatabas r i min asikt for de flesta raser hogre an vad det ar enligt
Bohannon (2013) for vetenskapliga artiklar. N&r det géller en ny ras som bengal, blir inte data
vinklad pa grund av att det handlar om sa fa decennier av data, utan for att de inte har
fullstandiga stamtavlor for importerade katter. Att fullstdndiga stamtavlor saknas for
importerade katter paverkar dven andra raser an bengal i studier av Mucha med flera (2010)
och Leroy med flera (2014). Chartreux &r en relativ stor ras med lang tradition i Frankrike och
antagligen beror deras “hoga” inavelskoefficient pa mer fullstandiga stamtavlor i LOOFs
databas jamfort med andra raser i studien. Det finns en positiv korrelation mellan hur val k&nd
stamtavlan ar och den totala inavelskoefficienten (Figurerna 4 och 5).

Bade Leroy med flera (2014) och Mucha med flera (2010) pastar att for de raser de gjort
stamtavleanalys ar inavelskoefficienterna laga och det finns tillracklig genetisk variation inom
de undersokta raserna. Enligt min asikt, utifran orsaker jag namnt ovan, ar detta oansvarigt
och mojligen farligt for raserna ifraga. De tycker att i dessa raser finns ingen orsak att vara
orolig for inaveln, fast andra vetenskapliga studier visar pa motsatsen (t.ex. molekylargenetisk
analys pa helig birma enligt Lipinski med flera (2007 och 2008)). Enligt mig har de inte
tillrackligt information om katternas stamtavlor for att dra slutsatser om rasernas genetiska
variation. Mucha med flera (2010) forklarar inte manga av termer de anvander sa det ar nagot
oklart vad de syftar pa i delar av i sin studie. Vad syftar de pa med “herds” och “’breeders”?
Kullar eller flock? Avelskatter eller uppfodare? Det framgar inte i studien. Dessa tva
stamtavleanalyser bevisar att matematiska formler behovs for att uppskatta
populationsgenetiska strukturer, men att det inte raécker med matematik och statistik om man
inte forstar vad det ar man undersoker.

En minskning i inavelskoefficienten hos rasen burma (Figurerna 1 och 2) har skett pa grund
av medvetet selektiv avel som tagit hansyn till inavel. T.ex. har importer av flera olika slakter
anvants i avel, idag dven mera an ar 2010. Molekylar analys utférda av Lipinski med flera
(2008) visar att burmans genomsnittliga inavelsgrad &r 0,22. Tyvérr ar detta varde inte helt
jamférbar med stamtavleanalysens inavelskoefficient 0,284 eftersom inavelsgrad och
inavelskoefficient inte & synonyma begrepp. Dessa ar dnda inga laga tal. Rasen har flera
rasspecifika sjukdomar men den verkar anda inte &n hamnat i inavelsdepression enligt
kullstatistik (Susan Little, opublicerad). Lipinski med flera uppmatte observerade
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heterozygositet for burma till 0,36 i sin forsta studie (2007) och till 0,40 i sin andra studie
(2008). Dessa bada pekar pa att burmas heterozygositetsgrad ar lag.

Boakes med flera (2007) &r av asikt att pa grund av att det forekommer fel i stamtavlor, kan
inte en stamtavleanalys vara lika palitlig som molekylér analys. Jag haller med dem till en stor
grad, men tycker inte att man kan glémma bort att &ven i molekyl&r analys finns mojligheter
till manskliga fel: bade nar man samlar DNA och nar man analyserar det (Lyons 2015).

Wellmann & Pfeiffer (2009) menar att linjeavel (mattlig inavel) ar bra for att identifiera
recessiva alleler for selektion. Men for att identifiera katter som inte bar ett recessivt anlag
kravs det stark inavel och dven da kan man inte vara 100 % saker. Antalet partners samt
antalet avkomma med var partner maste vara stor nog for att statistiska sannolikheter sakert
kommer fram. Nar det géller alleler vars penetrans inte ar helt kand ar inavel, och annu mer
linjeavel, opalitliga metoder for identifiering av anlagsbérare.

Penetrans och variation i uttryck

Att Volta med flera (2010) hittat polycystisk njursjukdom (PKD) pa chartreux, orsakad av
samma mutation som pa perser, paminner oss om hur stor paverkan ofullstandig penetrans har
pa att en sjukdom uttrycks. PKD arvs autosomalt dominant (Lyons et al 2004) och chartreux
ifrdga hade inga nara perserslaktingar. | storre organisationer har man inte blandat chartreux
med andra raser sedan 1997 (Volta et al 2010). Det utesluter dock inte att man anvant bla
brittisk korthar, som kan ha haft narmare perserslaktingar, i chartreux-avel efter 1997 i mindre
registrerande kattklubbar. Att PKD inte markts pa chartreux tidigare kan ocksa bero pa
variation i utryck: drabbade individer kanske hade en sa liten mangd cystor att deras
njurfunktion aldrig blev samre (Lyons 2015). Det &r mojligt att mutationen skett oberoende i
bada raser, men eftersom det handlar om identiska gener, inte bara en identisk sjukdom, later
det inte troligt.

Detsamma ser man bade pa hjartsjukdomen hypertrofisk kardiomyopati (HCM),
anemialstrande pyruvatkinasbrist (PK) och dgonsjukdomen progressiv retinal atrofi (PRA):
aven om katten testats positiv for sjukdomen, kan det handa att man inte kan kliniskt pavisa
att katten skulle vara sjuk eller att katten insjuknar forst i hogre alder. Katten kan ocksa vara
sjuk fast den ar frisk enligt gentestet pa grund av att det finns olika sjukdomsalstrande
mutationer av genen som testas eller sjukdomen kan orsakas av en annan gen. En felkalla &r
den manskliga faktorn: nagot kan ga fel vid provtagning eller analys av provet (Lyons 2015).

Hur ska raskattavel inom raser drivas?

Witzenberger och Hochkirch (2014) sdger att en koordinerad avelsstrategi behovs for Felis
silvestris silvestris, men jag tycker att en sadan behovs for varje liten, sluten population
manniskan vill behalla livsduglig. Den storsta orsaken till arftliga sjukdomars spridning ar
dveranvanda hanar (Leroy och Baumung, 2010). Det maste man lagga annu mer fokus pa an
vad man gor idag. Frankham med flera (2009) paminner att 6ka mangden individer i en liten
population &r ett sétt att 6ka genetisk variation i denna.
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Avel for skonhetens skull

Raskattavel har ursprungligen baserats pa katternas utseende: storlek, huvudform, palsens
langd och teckning och sa vidare. Det finns stora skillnader i sallskaplighet och aktivitetsniva
bland kattraser, men pa utstallningar, dar man i forsta hand presenterar sitt avelsarbete, ar
fokus pa kattens utseende. Visst, en aggressiv katt blir diskvalificerad fran tavling, men det ar
anda estetik som prioriteras. Syftet med avel ar att skapa nya individer och man kan ju tycka
att utseendet &r ett oetiskt kriterium &ven om det vore bara ett av kriterierna. Vissa uppfodare
anser att katten har ett intrinsikalt varde medan for andra har den ett instrumentellt vérde.
Flera uppfddare har antagligen en blandning av dessa vardestallningar. Jag sjalv ser ett
intrinsikalt varde i katten. Jag &r stolt Gver mina katter nar de &r framgangsrika i utstallning
eller avel, men det paverkar inte mitt eget varde. Katter ar individer som behéver viss
omhandertagning och deras liv &r lika viktiga som vilken manniskas som helst. Jag tycker det
ar oetiskt att ha instrumentell véarde for katten. For en avelskatt kan kastrering, sorgligt nog,
betyda att katten forlorar sitt varde och behovs bli av med. Katter trivs séllan i stor flock och
kan darfor inte samlas i mangder. Men &r det ratt att krdva att ens kattungar far ett livslangt
hem om man inte sjalv ger det for sina avelsdjur? Ar det ratt att ha s& manga katter hemma att
de mar daligt? Man kan aven fraga sig om det dver huvud taget ar ratt med avel pa djur. Far
ens hobby handla om liv och dod? Eftersom storsta delen av kattungarna saljs maste
uppfodaren dven ta ansvar for ”varan”. Man ska forsoka gora sitt bista for se till att katten
kommer att ha ett stressfri och frisk liv. Uppfédaren behdver ta till sig forskningsresultat om
hur man bast foder upp sunda katter bade gallande halsa och beteende. Det finns dven en viss
moralisk skyldighet att katten som saljs ar vad man pastar att den ar.

Med levande djur &r det omajligt att ge 100 % garanti for ndgonting annat &n att man har
forsokt sitt béasta och stodjer agaren ifall problem uppstar. Det &r ett strikt etiskt, inte juridiskt,
ansvar.

Forskaretik

Jag har anvant tillforlitliga kallor eller tagit upp deras brister i diskussionen. Jag har valt
kéllorna enligt det som intresserat mig och som jag ansett bidra till &mnet. Det finns inget
overflod av stora studier om genetisk variation inom kattraser sa jag har inte varit petig.
Principerna for avel av sma daggdjurspopulationer dr desamma, alla kallor jag anvant ar inte
strikt om just katter. Nyansering av @mnet har kanske inte fatt den storsta vikten, mina egna
asikter har antagligen fargat texten i viss man fast jag forsokt halla mig objektiv. Jag har varit
tydlig med att ange kallor i I6pande text. Angaende min egen studie har jag varit objektiv, inte
velat fa ett sarskilt resultat och beskrivit metoden sa att det gar att upprepa.
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